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서  론

의학분야에서는 환자의 생명을 연장하기 위하여 그리고 삶의 질
을 향상시키기 위하여 많은 연구들이 시행되었으며, 시행되고 있다. 
이 중 많은 연구들이 비슷한 질문에 답하기 위한, 비슷한 주제를 다
루고 있다. 하지만 이 연구들이 항상 비슷한 결과를 보이는 것은 아
니며, 오히려 상반된 결과를 보이는 경우도 있다. 연구들 중에는 특
정한 중재가 유의하게 좋은 효과를 보인 경우, 중재가 좋은 효과가 
있어 보이지만 통계학적으로 유의성에 이르지는 못한 경우, 중재가 
오히려 나쁜 결과를 보인 연구 등도 있을 수 있다. 이럴 경우 우리는 
연구의 결과들을 받아들이고, 현실에 적용하는 데 있어 어려움을 
느끼게 될 것이다. 또한 어떤 주제에 있어서는 개별적인 연구들이 
중재군에서 대조군에 비하여 좋은 효과가 있어 보이지만 적은 표

본수로 인하여, 통계학적으로 유의한 효과를 보이지 못할 수도 있
다. 이 결과들을 적절한 통계학적 방법을 이용하여 통합할 경우 유
의한 결과를 보일 수 있다. 
메타분석(meta-analysis)은 두 개 이상의 개별적인 연구들의 추정

치를 종합하여 요약 추정치(pooled estimate)를 합성하는 통계적 방
법을 말한다. 다시 말해, 연구들에서 제시된 결과들의 통합된 요약
추정치를 정량적으로(quantitatively) 산출하여 효과 및 효율성을 평
가하기 위해 사용되는 통계적 기법이다. 그렇기 때문에 메타분석을 
분석들의 분석이라고 부르기도 한다. 체계적 문헌고찰(Systematic 
review)과 메타분석은 흔히 같은 의미로 혼용되어 사용되고 있지만, 
이 둘은 명확한 차이가 있다. 체계적 문헌고찰은 특정한 연구 질문에 
답하기 위하여 객관적이고 재현성이 확보된 방법론을 사용하여 확
보 가능한 모든 연구들을 수집한 후, 이 연구들에서 나온 결과에 대
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The increase in medical research has led to a large body of related studies. The huge vol-
ume of research brings about a problem of how to organize and summarize the findings 
of studies. Meta-analysis is a statistical technique for combining the results from two or 
more studies, which addresses a similar hypothesis in a similar way. Meta-analysis includes 
the complete coverage of all relevant studies, and describes the results of each study via a 
quantitative index of effect size. Meta-analysis presents the precise estimate of treatment 
effect via combining these estimates across studies. Further, meta-analysis looks for the 
presence, degree and cause of heterogeneity, and explores the robustness of the main 
findings using statistical techniques. The author dealt with the some statistical issues and 
considerations which should be considered in conducting and presenting meta-analysis 
with explanation (ie. Effect size, Fixed and Random effect model, Heterogeneity, Reporting 
bias, and Meta-analysis Packages). This article may remind readers to conduct and evaluate 
the meta-analysis systematically and comprehensively.
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한 고찰과 분석을 실시하여, 그것들을 제시하는 것이다. 따라서 많은 
체계적 문헌고찰에서 메타분석을 시행하고 있지만, 반드시 메타분
석을 시행하여야 하는 것은 아니며, 메타분석을 시행할 수도, 시행하
지 않을 수도 있다. 예를 들어 연구들 간의 특성이 너무 이질적이면 
자료의 통합을 시도하지 않을 수 있다. 반대로 메타분석 또한 많은 
경우에서 체계적 문헌고찰을 시행한 후 메타분석을 시행하지만, 체
계적 문헌 고찰을 시행하지 않고도 메타분석을 시행할 수 있다[1,2].
메타분석과 체계적 문헌고찰을 시행할 경우 생기는 장점은 (1) 실

험환경에 차이가 있는 독립적인 연구들을 종합하여 일반화시킬 수 
있으며, (2) 많은 개별적인 연구결과를 근거로 가설을 검증하므로, 
일부 연구결과에만 치우치지 않는 종합된 결과를 제시할 수 있으
며, (3) 표본수가 증가하므로 단일 연구로부터 개발한 효과크기(ef-
fect size) 보다는 신뢰할만한 효과 추정치를 얻을 수 있으며, (4) 상
이한 연구결과가 있을 때, 그 원인 규명이 가능하며, (5) 상반된 연구
들 사이에서 발생하는 논쟁을 조절할 수 있다는 장점이 있다[3,4]. 
하지만, (1) 마치 사과와 오렌지를 한 데 섞는 것과 같이 서로 비교

할 수 없는 다른 성질의 연구결과들을 종합하려는 것은 비논리적
이며, (2) 타당성이 낮은 연구와 높은 연구의 결과를 구별하지 않고 
그대로 종합하여 왜곡된 결론을 유도할 수 있으며, (3) 동일한 연구
에서 여러 개의 결과를 얻었을 때 이 중 하나만 사용할 경우에는 정
보를 상실할 수 있으며, 여러 개 모두 쓸 경우 비독립적인 자료를 독
립적인 것처럼 사용할 수 있으며 그리고 (4) 종합할 연구를 수집할 
때 대개 출판된 연구만을 표집 대상으로 하기 때문에 연구물 표집
의 대표성이 문제될 수 있다는 비판을 받고 있다[5-7].
메타분석을 위해서는 통합하고자 하는 주제와 관련된 선행 연

구물들의 수가 충분하여야 한다. 연구자는 연구자가 시행하고자 
하는 연구에서의 질문과 분석 목적에 관련된 선행연구들을 조사
하고 수집하며, 선행 연구들에서 제시한 정보들 중, 통합 가능한 정
보들을 수집한 후, 종합하여 통합된 연구 결과를 제시한다. 연구결
과를 종합하는 데 있어, 동일한 주제를 대상으로 시행된 연구들이
라 할지라도 서로 일치하지 않은 척도를 가진 경우에는, 그 결과들
을 요약하기 위하여 동일 척도로 바꾸어 주는 표준화 과정이 필요
하게 되는데, 이러한 표준화된 척도를 효과크기(effect size)라 한다. 

효과크기(effect size)

효과크기는 메타분석에서 연구의 결과를 요약하기 위해 사용되
는 정량적인(quantitative) 지수이다. 즉 효과크기는 각 연구에서 관
심을 가지고 있는 관계의 크기 혹은 강도를 반영한다. 어떤 의미에
서, 효과크기는 모든 연구의 결과들이 쉽게 해석, 비교, 통합될 수 
있도록, 표준화된 척도로 요약하는 것이다. 효과크기에는 많은 종
류의 효과크기가 있으며, 메타분석을 시행할 때, 연구의 결과를 쉽
게 분석할 수 있게 하고, 연구들 간 비교를 할 수 있도록 효과크기

를 선택하여야 한다. 
먼저, 효과크기의 추정치(estimate)와 효과크기의 모수(parame-

ter, 실제 효과크기)를 구별하는 것이 중요하다. 효과크기의 추정치
는 표본을 대상으로 한 연구에서 구해진 표본에서의 효과크기로, 
연구마다 얻어진 표본이 다르므로, 연구에서 제시된 효과크기가 
약간씩 다를 수 있지만, 효과크기의 모수는 모집단에서의 효과크
기로, 모집단은 고정되어 있으므로, 변하지 않는 실제 효과크기이
다. 조사한 연구에서 얻을 수 있는 것은 효과크기의 추정치이며, 우
리는 효과크기의 추정치를 이용하여, 효과크기의 모수에 대한 추
정을 하게 된다. 만일 연구의 표본이 매우 크거나 표본의 변동이 무
시할 수 있을 정도로 작을 경우에는, 효과크기의 추정치가 효과크
기의 모수라고 가정할 수 있다.
효과크기의 선택은 개별 연구에서 사용된, 연구 디자인, 결과 측

정 방식, 통계 적용 방식 등에 따라 달라질 수 있다. 연구에서 사용된 
효과크기는 대부분, D family (표준화된 평균 차 등), Odds ratio 
family (승산비 등), r family (상관계수 등) 중 하나로 분류할 수 있다.

1.  D family: 평균 차(mean difference)와 표준화된 평균 차 

(standardized mean difference)

많은 연구에서 치료 혹은 처치의 효과에 대한 결과를 연속형 척
도로 제시하거나, 척도의 수가 많은 순서형 척도로 제시하게 된다. 
이런 경우에는 평균 차(mean difference) 혹은 표준화된 평균 차
(standardized mean difference)를 효과의 크기로 사용하게 된다. 
동일한 측정도구로 측정한 경우에는 평균차이(mean difference,  
MD)를 이용하며, 다양한 측정도구로 측정한 경우에는 연구결과
를 동일한 단위로 표준화한, 표준화된 평균 차(standardized mean 
difference, SMD)를 이용한다.
표준화된 평균 차는 치료군에서의 표본평균과 대조군에서의 표

본평균의 차를 통합 표준편차로 나눈 값이다. 표준화된 표본평균 
차의 공식은 다음과 같다.

: 치료군에서의 표본평균, : 대조군에서의 표본평균, S: 통
합 표본 표준편차
여기에서 통합 표본 표준편차의 공식은 다음과 같다.

nT: 치료군의 표본 수, nC: 대조군의 표본 수, ST: 치료군의 표준편
차, SC: 대조군의 표준편차 
여기에서 표준화된 표본 평균 차에 해당되는 표준화된 평균 차

의 모수 값은 다음과 같다.

         XT - XC

d = 
             S

XCXT

         (nT - 1)S2
T + (nC - 1)S2

CS = 
                   nT + nC - 2

         μT - μC

δ = 
             σ
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μT: 치료군에서의 모평균, μC: 대조군에서의 모평균, σ: 통합 모 표
준편차

이러한 표준화된 평균 차는 표준편차의 단위가 평균의 단위와 
같으므로 쉽게 해석할 수 있으며, 다른 측정도구를 이용한 연구들
에서도 동일한 의미를 갖는 것으로 해석할 수 있다[8].
표본 추출할 때 표준화된 평균 차에 생기는 불확실성(uncertain-

ty)은 다음과 같은 분산(variance)의 공식으로 나타낼 수 있다. 

nT: 치료군의 표본 수, nC: 대조군의 표본 수, δ: 표준화된 평균 차
의 모수 값, 여기에서 표준화된 평균 차의 모수 값(δ)은 표준화된 표
본 평균 차(d)로 대신할 수 있다. 이 공식에서 치료군과 대조군의 표
본 수를 알아야, 분산을 계산할 수 있다는 점을 알아야 한다. 
표준화된 평균 차는 정규분포를 따르는 경우가 많으며, 표준화

된 평균 차가 정규분포를 따르고 있다면, 분산의 제곱근인 표준편
차를 이용하여 효과크기의 모수 값(즉 실제 효과 크기)에 대한 신
뢰구간을 계산할 수 있다. 
효과크기의 모수 값(δ)에 대한 95% 신뢰구간은 다음과 같이 계

산할 수 있다.

d: 표본에서 얻어진 표준화된 평균 차, V: 표본 추출에서의 표준
화된 평균 차의 분산
표준화된 평균 차에 대한 몇 개의 다른 공식들이 효과크기의 모

수 값(실제 평균 차)을 계산하는 데 사용할 수 있다[9].

2.  Odds ratio family: 승산비(odds ratio), 상대위험도(relative 

risk), 위험차(risk difference), 효과 발현 필요 

증례수(number needed to treat, NNT)

이산형 변수는 대개 승산비, 상대위험도, 위험차, 효과 발현 필요 
증례 수 중 한가지로 보고하고 있다(Table 1)[10].

1)  상대위험도(risk ratio or relative risk): 두 군 간의 사건이 발생할 

확률 간의 비율

Table 1에서 중재군에서 사건이 발생할 확률(pT)은 이며 대조
군에서 사건이 발생할 확률(pC)은 이므로, 대조군에서 사건이 
발생할 확률에 대한 중재군에서 사건이 발생할 확률의 비율(rela-

tive risk, RR)은 다음과 같다.

2) 승산비(odds ratio): 두 군 간의 사건의 오즈에 대한 비율

Odds의 정의는 이다. 여기에서 사건이 일어날 확
률과 일어나지 않을 확률의 합은 1이므로, 사건이 일어날 확률을 p
라고 생각하면 사건이 일어나지 않을 확률은 1-p가 되며, 사건에 대

한 odds는 가 된다.
Table 1에서 중재군에서 사건이 일어날 확률(pT)은 이므로 

중재군에서 사건에 대한 oddsT는 다음과 같다. 

대조군에서 사건이 일어날 확률(pC)은  이므로, 대조군에서 
사건에 대한 oddsC는 같은 요령으로 계산하면 가 된다. 따라서 두 
군 간의 사건의 odds의 비율(odds ratio, OR)은 다음과 같다.

3) 위험 차(risk difference): 두 군 간의 사건이 발생할 확률의 차이

중재군에서 사건이 발생할 확률(pT)은 이며 대조군에서 사건
이 발생할 확률(pC)은 이므로, 두 군 간의 사건이 발생활 확률
에 대한 차이는 다음과 같다.

 pT−pC = −

4)  효과 발현 필요 증례수(number needed to treat, NNT): 위해를 

피하거나 편익을 발생시키기 위해 대조중재에 비해 시험중재를 

더 받아야 하는 증례의 수

효과 발현 필요 증례수는 다음과 같다.

이산형 변수에서는 표준화된 비율 차(risk difference), 로그 승산
비 그리고 로그상대위험도 등으로 유효크기(effect size)를 정의한다.
로그 승산비를 예를 들어 설명하면, 표본에서의 로그 승산비는 

다음과 같다.

oddsT: 표본 치료군에서 사건이 발생할 오즈, oddsC: 표본 대조군
에서 사건이 발생할 오즈, pT: 표본 치료군에서 사건이 발생할 확률,  
pC: 대조군에서 사건이 발생할 확률
표본 로그 승산비에 해당하는 로그 승산비의 모수 ω값은 다음

과 같다. 

Table 1. Results presenting as dichotomous data  

Number of events Number of non-events Total 

Experimental Group a b a+b
Control Group c d c+d
Total a+c b+d a+b+c+d

         nT + nC                δ2

V =                 +  
          nT nC          2(nT + nC)

d - 1.96 ×   V ≤ δ ≤ d+1.96 ×    V 

  a
a+ b

  c
c+ d

사건이 일어날 확률

사건이 일어나지 않을 확률

   p
1− p

  a
a+ b

  PT     

=                =                 =                =  a
1−PT      1−                                                    b

  a
a+ b

  a
a+b

  a
a+ b

  a
a+ b

  a
a+b

(a+b)-a
    a+ b

  c
c+d

 c
d

 a
boddsT                                 a×d           =       = oddsC                                 b×c

  a
a+ b

  c
c+ d

  a
a+ b

  c
c+ d

           1                        1                  1
                            =               =
|Risk Difference|      pT − pC                   −  a

a+b
  c
c+d

                          oddsT
log(OR) = log(           ) = log(            )                           oddsC

  pT

1−pT

  pC

1−pC

c
d

PT   

=            =  (c+d)×a
PC                     (a+b)×c

  a
a+ b
  c
c+ d
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ODDST: 모 치료군에서 사건이 발생할 오즈, ODDSC: 모 대조군
에서 사건이 발생할 오즈, πT: 모 치료군에서 사건이 발생할 확률, 
πC: 모 대조군에서 사건이 발생할 확률
로그 승산비는 연구 간에 비슷한 의미를 가지고 있기 때문에 결

합하여 통합추정치를 만들더라도 적절한 것으로 알려져 있어서 이
분형 변수의 분석에서 자주 사용되고 있다[10].
표본추출할 때 로그 승산비에 생기는 불확실성은 다음과 같은 

분산의 공식으로 나타낼 수 있다. 

nT: 치료군의 표본 수, nC: 대조군의 표본 수, pT: 표본 치료군에서 
사건이 발생할 확률, pC: 표본 대조군에서 사건이 발생할 확률
표준화 평균 차의 경우와 같이, 로그 승산비도 대략 정규분포를 

따르는 경우가 많으며, 분산의 제곱근인 표준편차를 이용하여 로
그 승산비의 모수 값, 즉 실제 효과 크기에 대한 신뢰구간을 계산할 
수 있다. 
효과크기의 모수 값 ω의 95% 신뢰구간은 다음과 같이 계산할 

수 있다.

이분형 변수에서는 위험비, 위험차와 같은 것들이 효과 크기를 
계산하는 데 사용할 수 있으며,  
로그 위험비와 로그 위험차의 분산 공식은 다음과 같다.

표준화된 평균 차에 대한 몇 개의 다른 버전의 공식을 효과크기
를 계산하는 데 사용할 수 있다. Odds ratio family의 로그 승산비, 
로그 상대 위험도, 로그 상대 위험차는 대 표본에서 정규분포를 한
다는 가정을 이용한 정규근사를 이용하게 된다. 

3. The r family: 상관계수(correlation coefficient)

많은 연구들에서 두 가지의 연속형 변수 사이의 관계를 측정하
고 있으며, 상관계수를 이용하여 효과크기를 제시하고 있다. 이러
한 상관계수에서 통계 분석을 수행하기 위하여 Fisher의 z-trans-
formation을 시행하게 된다[11]. Fisher의 z-transformation 공식은 

다음과 같다.

r: 표본상관계수, z: 표본상관계수를 z-transformation한 값
표본 상관계수의 z-transformation에 해당하는 모상관계수의 z-

transformation은 다음과 같다. 

r에 상응하는 모상관계수는 모집단의 상관계수이며, z에 상응하
는 ζ는 ρ의 Fisher z-transformation을 시행한 값이다.
상관계수를 z-transformation한 값은 대체로 정규분포를 따르

며, z-transformation한 상관계수의 표본추출의 불확실성 또한 분
산공식을 이용하여 표시할 수 있다.

n: 연구에서의 표본 수
효과크기의 모수 값 ρ의 95% 신뢰구간은 다음과 같이 계산할 수 

있다.

앞서 설명한 각 효과 크기는 상호 간에 전환이 가능하며, 이에 해
당되는 공식들이 제시되고 있으나, 이를 적용할 때는 전환 여부에 
대한 충분한 검토가 이루어져야만 한다. 

고정효과모형(fixed effect model)과 

변량효과모형(random effect model)

메타분석은 먼저 개별 연구의 요약추정치(summary estimate)를 
계산하며, 각각의 연구에 가중치를 준 후, 가중치가 부여된 평균
(weighted average)을 이용하여 각 연구들을 종합한 통합 요약통계
통계량을 산출하는 순서로 진행이 된다. 여기에서 가중치는 대개 
표본 수의 크기에 근거하여 부여하게 되는데, 소규모의 연구는 대
규모의 연구에 비해 우연에 의한 영향을 더 많이 받을 수 있기 때문
에 요약 추청치를 계산하는 데 있어 대규모 연구에 대하여 상대적
으로 더 많은 가중치를 부여하는 것이다[12]. 요약추정치의 모수 값
을 추정하는 데 있어, 앞서 설명한 효과크기의 계수들 중 어떤 것을 
사용하더라도 메타분석의 통계 방법은 유사하다. 
메타분석에서 유효크기들을 통합하는 방법에는 동일한 모집단

을 가정하여, 각 모수들의 변화량을 연구 내의 변동량에 의해서만 
설명하는 고정효과모형(fixed effect model)과 연구 간의 변동량을 
추가로 고려하는 변량효과모형(random effect model)이 있다. 이들 
두 모형의 차이는 얻어진 요약추정치가 어떤 분포에서 얻어진 자료
인지에 대한 통계학적 관점의 차이라고도 할 수 있다[8].
대개 메타분석은 먼저 연구 내의 변동만을 고려하는 고정효과모

           1              1              1              1V =          +                 +          +
       nT pT    nT(1− pT)    nC pC    pC(1− pC)
             1                         1                        1                       1=                        +                        +                       +
   (a+b)×              (a+b)×              (c+d)×             (c+d)×a

(a+b)
b

(a+b)
c

(c+d)
d

(c+d)
    1     1     1     1=     +    +     +    a     b     c     d

           1V =                  n − 3

log(OR) - 1.96 ×   V ≤ ω ≤ log(OR) + 1.96 ×    V 

                                1       1        1        1Vlog(risk ratio) =      −         +     −                                 a     a+b     c      c+d
                                          ab           cdVlog(risk difference) =             +                                        (a+b)3    (c+d)3 

       1         1 + ρζ =      log(         )       2         1 − ρ

r - 1.96 ×   V ≤ ρ ≤ r + 1.96 ×    V 

               ODDST
ω = log(             ) = log(            )                ODDSC

  πT

1−πT

  πC

1−πC
       1         1 + rz =      log(         )       2         1 − r
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형으로 분석을 실시한다. 하지만 동일하지 않은 실험 환경, 대상, 연
구 방법에 의하여, 연구들 간의 동질성을 만족하지 않는 경우가 발
생한다. 동질성을 만족하지 못하는 연구 결과들을 대상으로 연구
간 변동을 고려하지 않고 통합하게 되면 비뚤림(bias)을 유발할 수 
있다. 이러한 이유로 유효크기의 모집단에 대한 동질성 검사를 실
시하여야 하며, 동질성을 만족하지 못하면 연구 간의 변동을 고려
한 변량효과모형을 가정하여 추론한다. 

1. 고정효과모형(fixed effect model)

고정효과모형은 통합하고자 하는 연구들의 연구집단, 중재법이 
동질하다고 판단되는 경우, 연구들의 수가 매우 적은 경우에 사용할 
수 있다. 고정효과모형은 각 연구들에 있어 모집단은 동일하며, 중재
효과의 참 값은 단 하나만 존재(common true treatment effect)한다
는 전제하에, 관찰된 치료 효과 값들의 차이는 표본 추출의 오차
(sampling error) 때문이라는 가정에서 출발하는 모형이다(Fig. 1).

(θ1: 표본 추출된 효과크기, μ: 효과크기의 모수와 ε1: 표본 추출의 
오차) 
이때, 평균 θ1는 단 하나의 값만 가지고 있으므로 고정된 상수이

며, ε1는 표본추출에 의하여 발생한 오차이다. 
연구들의 효과크기 차이에 관련된 변동은 단지 i번째 연구의 연

구 내 변동(within-study variation)인 Var(^θi)라고 가정하며, 효과
크기의 추정량 ^θ1은 정규분포를 따르거나, 최소한 근사적으로 정규
분포를 따른다고 가정한다. 
그러면, 효과크기의 추정량 ^θ1는
^θi ~N(θi, Var(^θi)), i =  1, 2, 3, ….., k 로 표현할 수 있다.
앞서 기술한 효과 크기들 중, 표준화된 평균 차와 Fisher z-trans-

formed 상관계수에서는 정규성에 대한 가정이 거의 완벽하게 맞아 
떨어지지만, z-transformation되지 않은 상관계수나 로그 승산비에
서는 정규성에 대한 가정이 표본수가 아주 많이 커지지 않은 이상 

성립되지 않는다. 
개별 연구의 요약추정치(summary estimate)에 가중치를 부여한 

평균(weighted average)을 이용하여 각 연구들을 종합한 통합 요약
통계량을 산출하게 되는데, 가중 평균은 다음의 식으로 계산이 가
능하다.

^θ: 합성된 유효크기의 가중평균, ^θi: i번째 연구에서 추정된 효과
크기, wi : i번째 연구의 가중치 
고정효과모형에서 사용하는 방법은 역분산(generic inverse 

variance) 추정법, 멘텔-헨젤(Mantel-Haenszel) 추정법, Peto 추정
법, 최대 우도(Maximum likelihood) 추정법 등이 있다[8]. 

1) 역분산 추정법 (generic inverse variance estimation method)

메타분석에서 가중치를 주는 데 있어 가장 많이 사용되는 방법
으로, 효과 추정치 분산의 역수를 개별 연구의 가중치로 사용한다. 
표본수가 큰 연구는 작은 분산을 가질 것이고, 분산의 역수는 커지
게 될 것이므로, 표본수가 큰 연구에 더 큰 가중치를 주기 위해 사
용하는 방법이다. 이 방법은 결합하고자 하는 연구들의 수는 적지
만, 각 연구들의 표본수가 큰 연구들인 경우에 효과적인 방법이다. 
역분산 추정법을 이용한 i번째 연구에서 추정된 효과크기 ^θ1의 

통합 추정량은 다음의 식으로 계산된다. 

여기에서 가중치인 이며, 는 ^θ가 고정된 값을 
가지며, 평균 θ와 분산 인 정규분포를 한다고 가정한다는 것
을 나타낸다.

2) 멘텔-헨젤 추정법(Mantel-Haenszel estimation method)

2 by 2 table을 만들 수 있는 자료에서 사용이 가능하며, 사건 발
생률이 낮거나, 표본수가 작지만 연구의 수가 많을 때 효과적인 방
법이다. 이 방법은 승산비나 상대위험도, 위험도 차에 대해 로그변
환을 실시하지 않고 있는 값 자체를 사용한다.

^θ: 합성된 유효크기의 가중평균 ^θi: i번째 연구에서 추정된 효과
크기, wi : i번째 연구의 가중치 

θ가 승산비일 경우 ^θi는 이며 
여기에서 wi는 이며 VAR1은 i번째 연구에서의 분산이다. 역

분산법에서와 같이 승산비, 상대위험도, 위험 차에 대한 분산 공식
은 다르다.

Fig. 1. Graphical presentation of fixed effect model.

θ1 = μ + ε1

         Σk       ^θ1wi            i=1^θ =           Σk      wi             i=1

Σk      wi   i=1

                 1N   θ ,( )

         Σk       ^θ1wi                       1            i=1^θ =                      ~ N   θ ,          Σk      wi             i=1 Σk      wi   i=1
( )

Σk      wi   i=1

     1

            1wi =                    SE2

         Σk       ^θ1wi            i=1^θ =           Σk      wi             i=1

a×d
b×c

1
VAR1

Effect Size Extimate (θ)
in Each Study

With-in Study Variation (ε)
=  Random Error

Effect Size Parameter (μ)
=  True Effect Size
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멘텔-헨젤 추정법에서는 공동 승산비(pooled odds ratio), 공동
상대위험도(pooled relative risk), 공동 위험차(pooled relative dif-
ference)를 추정하여 이용하게 된다.

3) Peto의 추정법

Peto의 방법은 승산비에서만 사용 가능하며, 이 경우 로그 승산
비를 유효효과로 정의하고 추정하게 된다. 결과 수가 적거나, 사건
발생률이 낮을 경우(사건 발생률이 1% 미만), 그리고 실험군이나 
대조군에서 결과가 발생하지 않은 경우(빈칸(zero cell)이 있는 경
우)에 효과적인 방법이다. 이 방법은 치료효과 크기가 작을 경우(승
산비가 1에 가까운), 개별 연구들이 각각 유사한 수의 실험군과 대
조군을 가지고 있을 때 사용하게 된다. 집단 간 표본수에 불균형이 
클 경우에는 효과를 과대 추정하게 하며, 실제 효과 크기가 큰 경우
에는 과소추정을 하는 경향이 있다. 따라서, 두 군 간의 대상 환자 
수가 매우 다르거나, 효과 크기가 매우 크거나, 사건 발생률이 5% 
이상이라면 멘텔-헨젤 방법을 사용하는 편이 나을 수 있다. 

2.  변량효과모형(random-effects model, derSimonian-laird 

estimation method)

변량효과모형은 각 연구들에 있어 중재효과의 참값은 단 하나만 
존재하는 것이 아니라 각 연구들에 있어 중재법의 효과는 어떤 중
재효과 평균 참값(true average treatment effect)을 중심으로 정규
분포를 따른다고 가정하는 모형이다. 즉, 각 연구들은 중재효과 평
균 참값을 중심으로 퍼져있는 모 집단 내 연구들로부터 무작위로 
추출된 연구들이고, 이 추출된 연구들의 평균값은 평균 참값을 중
심으로 정규분포를 따른다는 의미이다(Fig. 2).

변량효과모형은 다음과 같이 표시할 수 있다.
T1 = θ1 + ε1 =μ + τ1 + ε1

(T1: 진실된 중재효과 θ1과 변동 ε1을 가진 분포로부터 표본 추출
된 효과크기. 여기서 중재효과의 참값 θ1은 평균 μ와 변동 τ1을 가진 
분포로부터 표본 추출된 것임)
따라서 각 연구의 중재효과들 간에 관찰되는 변동(variation)은 

각 연구들 간의 변동(between-study variation, τ)과 표본추출의 오
차(within-study variation: random variation, ε)를 포함한 것이라
고 가정한다. 그러므로, 자료 통합 시 연구들 간의 변동과 표본추출
의 오차를 모두 고려한 가중치를 사용하여야 한다. 
변량효과모형에서의 가중치

연구 간 변동의 추정치가 0인 경우(연구 간 이질성이 없는 경우) 
변량효과모형은 고정효과모형과 동일한 추정치를 제공한다. 하지
만 연구 간의 이질성이 심할 때 변량효과모형은 더 많은 변동을 인
정하기 때문에, 고정효과모형에 비해 치료 효과의 유의성에 대해 
좀더 보수적인 추정치(더 넓은 신뢰구간)를 제공한다. 변량효과모
형은 고정효과모형에 비해 작은 규모의 연구에 더 높은 가중치를 
주고, 더 큰 규모의 연구에는 더 낮은 가중치를 주기 때문에 치료 
효과의 추정치는 두 모형 간에 다를 수 있다. 
변량효과모형에서 각 연구들은 동일한 중재효과를 추정하기 보

다는 다른 중재효과를 추정하며, 다음과 같은 경우에 변량효과모
형을 고려할 수 있다.

(1) 메타분석에 포함된 연구의 인구집단, 중재법 등이 동질하지 
않다고 판단될 때

(2) 메타분석의 목적이 일반적으로 폭넓은 인구집단에서 일반화
시키는 것일 때 

(예, 연구대상이나 중재법의 다양성으로 하나의 치료효과 크기
를 가정하기 어려운 경우)
변량효과모형에서의 가중치는 연구 간 변이(between studies 

variation, τ)가 포함된다는 것이 고정효과모형과 다른 점이며 어떤 
추정방법을 사용하느냐에 따라 연구 간 변이를 구하는 방법이 달
라진다. 이를 위한 통계적 방법으로는 가중최소제곱(weighted 
least squares) 추정법, 비가중최소제곱(unweighted least squares) 
추정법, 최대우도(maximum likelihood) 추정법 등이 있다.
변량효과 모형에서 가중치를 추정할 때 일반적으로 사용되는 방

법은 가중최소제곱추정법인 Dersimonian and Laird추정법이다
[13]. 

이질성이 있을 경우 변량효과모형을 사용하게 되지만, 변량효과 
모형이 이질성 문제를 해결하기 위한 이상적인 방법은 아니다. 변량Fig. 2. Graphical presentation of random effect model.

                                                   1weight =                          variancewithin study + variancebetween study(τ2)

                     1                        1weight =                 wi = 
                D +  1              variance1
                       wiEffect Size Parameter 

in Each Study (θ)
Common Effect Size  
Parameter (μ)

Effect Size Extimate 
in Each Study (Τ)

Between Study Variation (τ)

Within Study Variation (ε)

Between Study Variation
follows Normal Distribution

                            (a + b) + (c + d)(1) VAR(OR) =                                               b × c
                            (a + b) + (c + d)(2) VAR(RR) =                                          (a + b) × c
                            (a + b) + (c + d)(3) VAR(RR) =                                      (a + b) × (c + d)



http://www.e-hmr.org      29

강 현  •  메타분석에서 통계학적 고려사항들 HMR

Hanyang Med Rev 2015;35:23-32

하여 시각적으로 확인하는 방법으로 연구들이 원점에 가까운 구
름 모양의 직선 형태이면 동질성을 만족한다고 판정한다. Gal-
braith plot 효과크기의 표준오차의 역수와 표준화된 효과크기를 
X-Y 평면에 표시하여 시각적으로 확인하는 방법이다. 원점을 지나
는 회귀선을 추정하고 회귀선을 기준으로 ±2 안에 점들이 들어 있
으면, 동질성을 만족한다고 판정한다. 하지만 이 두 방법 모두 흔히 
사용되지는 않는다.
이질성을 확인하기 위한 통계적 검정방법으로는 카이제곱 검정

법(Q statistics), Higgin’s I2 statistic 등이 있다.

1. 카이제곱 검정법(Q statistic)

이질성 검정을 위한 카이제곱 검정은 Q 통계량이라고도 하며, 
각 연구들의 중재효과가 공통중재 효과추정치로부터 얼마나 멀리 
떨어져 있는지 검정하는 방법이다. 

Cohe의 Q 통계량은 k개의 연구 결과들이 동질하다는 귀무가설   
H0  : W1 =  W2 =… =  Wk 을 검정하게 된다. 

Q 통계량은 다음과 같은 공식으로부터 계산이 가능하다.

Wi: i번째 연구의 가중치, Yi: i번째 연구의 효과크기, Vi: i번째 연
구의 분산, Si: i번째 연구의 표준편차, M: 요약추정치(공통 중재효과)
만일 Q값이 크면 M의 변동성이 크다는 것을 의미하므로 귀무가

설 H0  : W1 =  W2 =… =  Wk 를 기각하여 연구결과가 서로 동질적
이지 않다고 결론을 내린다. 
카이제곱 검정은 χ2분포를 이용하여, P값을 제시해 주므로, 객관

적인 판단을 할 수 있게 해주기는 하지만, 효과크기에 민감하지 않
고, 연구의 수에 민감한 특징을 가진다. 따라서 연구들이 작은 규모
이거나 포함된 연구의 수가 적을 때 낮은 검정력을 가지며, 연구수
가 많을 때는 높은 검정력을 가지게 된다. 메타분석에서는 연구의 
수가 적으므로, 낮은 검정력을 가지게 되어, 중요하지 않은 이질성
을 발견해 낼 가능성이 증가하게 되므로, 해석에 주의를 기울여야 
한다. 그러므로 낮은 검정력을 가질 수 있다는 점을 고려하여, 0.05
대신 0.10을 통계적 유의수준으로 사용한다[14].

효과모형은 비뚤림이나 교란변수를 보정해 주지 않으며, 이질성
(heterogeneity)을 일으키는 원인을 해결해주는 것도 아니기 때문
에 연구 간 이질성이 심할 경우 변량효과모형으로부터 계산된 효과 
추정치는 부적절할 수 있다. 그러므로 변량효과모형이 이질성을 설
명하기 위한 것으로 대체되어 사용되어서는 안 된다. 연구들 간에 
나타난 이질성 정도가 지나치게 클 경우에는 변량효과모형을 이용
한 통합 방법을 사용하지 않고, 결과를 따로 제시하는 것이 더 좋은 
방법이 될 수 있다. 

이질성(heterogeneity)

메타분석을 시행하는 목적은 요약추정치(summary estimate)를 
알아내는 것만이 아니며, 연구 결과에서의 양상을 알아내는 것 또
한 중요하다. 연구 결과의 양상이 일관되게 나타난다면 그 의미가 
무엇인지, 일관되지 않게 나타난다면, 그 의미가 무엇인지, 일관되
지 않게 만드는 원인을 파악하는 것이 중요하다. 여기서 일관되지 
않게 나타나는 성질을 이질성이라고 하며, 메타분석에서의 이질성
이란 메타분석에서 통합되는 개별연구들의 결과에서 나타나는 변
이(variation)가 표본추출에서 생기는 변이 이상으로 관찰되어, 변
이가 우연에 의하여 발생하였다고 설명할 수 없는 경우를 의미한
다. 이질성은 임상적 다양성, 방법론적 다양성, 우연(chance), 비뚤
림에 의해 발생할 수 있다. 임상적 다양성은 연구에서 대상이 된 환
자나 집단들의 연령, 성별, 질병의 중증도, 진단명 등과 같은 성격, 
연구에서 사용된 중재법, 병용중재법, 결과를 측정하기 위해 사용
된 방법 및 척도의 차이, 추적조사 기간 등에 의해 발생할 수 있으
며, 방법론적 다양성은 사용된 연구의 유형과 배정순서은폐, 눈가
림과 같은 비뚤림을 일으킬 수 있는 요소를 포함하는 연구방법에
서의 질적 차이 등에 의하여 발생할 수 있다. 
이질성은 또한 우연에 의해 발생할 수 있는데, 표본크기가 작은 

연구나 사건 발생률이 낮은 연구들은 표본 추출 시 우연히 효과가 
크게 나타날 수 있다. 이질성은 연구비 출처나 출판 등에 의한 비뚤
림에 의해서도 발생할 수도 있다. 
이질성의 존재 여부 및 정도는 그래프를 이용한 시각적 검사나, 통계

적 검정에 의하여 확인할 수 있다. 그래프를 이용한 시각적 검사방법
에서 가장 대표적인 방법은 숲그림(Forest plot)을 그린 후 개별 연구들
의 치료효과 값의 방향성과 신뢰구간이 겹치는지 확인함으로써 이질
성을 확인하는 방법이다. 만일 신뢰구간이 겹친다면, 이질성이 적은 것
으로 판정하며, 신뢰구간이 겹치는 부분이 적게 된다면, 추가적으로 
통계적 검정방법을 통하여 이질성 여부 및 정도를 확인하여야 한다.
그래프를 통한 이질성 여부 및 정도를 확인하는 또 다른 방법으

로 L’Abbe Plot과 Galbraith plot을 이용하는 방법이 있다. L’Abbe 
Plot은 이항변수 자료에 대하여 대조 집단과 중재 집단의 확률을 
통합과정에서 사용되는 가중치가 고려된 원들을 X-Y 평면에 표시

Q= Σk      Wi (Yi − M)2 ~ χ2 (k − 1)            i=1

여기에서                         이므로            1       1Wi = − = −       vi     si2

             Yi − M= Σk      (           )2
         i=1           Si

              Yi          YiM     M= Σk      (     
2
 − 2         +      

2
)         i=1      Si                   Si            Si( ) ( )

            Yi                YiM            M= Σk          
2
 − 2Σk          + Σk       

2

         i=1   Si 2                i=1    Si              i=1   Si 2

            = Σk     W Y 2 −           i=1      i     i

            (Σk     W Y )2 
         i=1      i     i
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2. Higgin’s I2 statistic

Higgin’s I2 통계량은 이질성의 정도를 정량화시킨 통계량이다
[15].

Q: 카이제곱 통계량(Q-statistic), df: Q statistic의 자유도
I2는 일종의 noise ratio로 관찰 효과의 전체 변동량 중 이질성으

로 인한 변동량의 비율이다. I2는 Q 통계량과는 달리, 척도나 연구
의 수 모두에 민감하지 않은 특징을 가진다.

I2는 0%에서 100% 사이의 값을 가지게 되며, 이질성이 없다면 
0%가 되며, 이질성이 증가함에 따라 I2값이 증가하게 된다.
여러 가지 해석 기준이 존재하고 있으나, 일반적으로 해석을 위

해 제시된 기준은 다음과 같다. 
0%≤  I2 ≤25%: 이질성이 낮음
25%≤  I2 ≤75%: 중간 정도의 이질성이 있을 수 있음
75%≤  I2 ≤100%: 상당한 이질성이 있음 
보통 고정효과모형과 변량효과모형의 선택은 I2 =50%를 기준으

로 하게 된다.

이질성이 있는 경우의 메타분석

메타 분석을 실시하는 도중에 이질성이 확인되었다면, 먼저 문
헌 선정에서부터 입력된 자료들이 정확한지 다시 한번 확인하여야 
한다. 메타분석의 기본적인 가정인 동질성을 충족시키지 못한다고 
판단이 된다면 메타분석을 시행하지 않고, 체계적 문헌 고찰만을 
실시할 수 있다. 
어느 정도 이질성이 있는 경우, 이질성이 있는 연구들의 통합을 

위하여 변량효과 모형을 사용할 수 있다. 이질성이 있는 연구들에
서 변량효과 모형은 고정효과 모형에 비해 상대적으로 작은 규모의 
연구들에 더 많은 가중치를 준다. 변량효과 모형의 분산은 고정효
과 모형에서의 표본 추출 오차에 추가적으로 연구 간 변동을 포함
한다. 따라서 변량효과 모형에서의 변동이 커지게 되며, 요약추정치
의 신뢰구간은 고정효과 모형에서 보다 상대적으로 넓어지게 된다. 
또한 이질성이 존재할 경우 이질성의 원인을 찾아볼 수 있는데, 

이를 위해서는 하위그룹분석이나, 메타회귀분석, 민감도분석을 실
시할 수 있다[16].

1. 하위그룹분석(subgroup analysis)

연구들 간의 이질성을 해석하고 이질성의 원인을 분석하기 위해
서는, 동질 할 것으로 기대되는 하위그룹을 나눈 후 하위그룹별로 
분석한 후 이를 비교하여 원인을 분석해 볼 수 있다. 하위그룹분석
의 목적은 연구들 간의 이질성이 임상적인 특성이나 방법론적인 
특성에 기인하는지 파악하고자 하는 것이다. 임상적인 특성에는 포

함, 배제 기준, 기저질환, 인구학적 특성, 진단기준, 결과 변수에 대
한 정의 등이 포함되며, 방법론적인 이질성에는 연구설계의 차이, 
연구의 질의 차이 등에 기인하는지 파악하는 것이다.
무작위대조군 연구에서 하위그룹분석을 연구 전에 사전에 계획

하라고 제시되는 것처럼, 메타분석에서도 하위그룹분석은 사전에 
계획되어야 한다. 하지만 분석을 수행할 변수를 사전에 모두 알기
는 어렵기 때문에 이질성을 확인한 후 몇몇 변수에 대해서 하위그
룹분석을 할 수는 있으나, 사후 하위그룹분석을 시행할 경우 해석
에 많은 주의를 기울여야 한다. 또한 하부그룹분석을 시행할 경우 
연구의 수가 더욱 작아지기 때문에 검정력이 낮아지게 되며, 이로 
인해 해석에 더욱 주의를 기울여야만 한다. 사전에 구체화된 특성
들에서 하위그룹의 수를 제한하여 통계적인 오류의 가능성을 줄여
야 하며, 하위그룹이 분석되는 데 영향을 미치는 연구 결과들을 연
구자가 모르게 하여 비뚤림이 있는 결과를 이끌어낼 가능성을 줄
여야 한다.

2. 메타회귀분석(meta-regression)

메타회귀분석은 개별 연구들에서 하나 혹은 그 이상의 공변량
에 대한 연구 요약추정치의 회귀분석이다. 공변량이 개개의 대상의 
수준이 아니라 연구 수준이라는 점을 제외하면 개별 연구에서 이
용하는 회귀분석을 메타분석에 적용하였다고 생각해 볼 수 있다. 
치료효과와 조사된 연구 특성 간에 선형관계가 있다면 메타회귀분
석은 하위그룹분석보다 통계적 검정력이 더 크다[17].
회귀분석에서 종속변수인 y축에는 중재효과크기인 로그 변환

된 승산비(lnOR), 표준화된 평균차(SMD), 가중평균차(WMD), 로
그 변환된 상대위험도(lnRR), 로그 변환된 hazard ratio (lnHR) 등
이 되며, 설명변수인 x축은 중재효과의 크기에 영향을 미칠 수 있는 
공변량인 연구들의 특성이 된다.

yi =  β0 + β1x1 + β2x2 + … + ε
yi: i번째 연구의 효과크기, β0: 추정된 전체 효과크기, xi: 중재 효

과의 크기에 영향을 미칠 수 있는 연구의 특성, ε: 연구 간 변동
연구들 간의 모든 변동은 회귀모형에 포함되는 공변량으로 설명

이 가능하다고 생각될 때 고정효과 메타회귀분석을 사용하는 것
이 적절하며, 변량효과 메타회귀분석은 공변량에 의해 설명되지 않
는 연구들 간의 변동인 잔여 이질성(residual heterogeneity)을 허용
하므로, 공변량으로 설명이 가능하지 않을 경우 변량효과 메타회
귀분석을 사용하는 것이 적절하다. 그러나 이질성의 원인이 모두 
설명이 가능하다고 가정하는 것은 합리적이지 않으므로, 연구 수
준의 인자에 의해 설명되지 않는 잔여 이질성(residual heterogene-
ity)을 허용하기 위해서는 고정효과 메타회귀분석 대신 변량효과 
메타회귀분석을 수행하는 것이 합리적이다. 만일 단변량 메타회귀
분석을 여러 번 나누어 실시하게 되거나 다변량 메타회귀분석을 여
러 개의 공변량을 이용하여 실시하게 되면, 위양성 확률을 증가시

        Q − dfI2 =               × 100%                     Q
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켜 1종 오류의 가능성을 높일 수 있다. 

3. 민감도분석(sensitivity analysis)

민감도 분석은 메타분석의 결과가 각 단계에서 행해진 결정사항
이나, 가정들을 변화시킴으로써 쉽게 변화되는지를 파악하고자 하
는 분석이다[2]. 가정들에서의 결정사항이나, 가정들을 변화시켰을 
때에도 결과의 변화가 민감하지 않다면(robust) 우리는 그 결과를 
더욱 신뢰할 수 있기 때문이다. 출판되지 않은 연구, 질이 낮은 연구, 
결측 값 등을 제외시킨 후 결과들이 변하는지 확인함으로써, 민감
도 분석을 행하게 된다. 

보고비뚤림(reporting bias)

보고비뚤림은 연구 결과의 보고 및 확산이 결과의 특성과 방향
에 의해 영향을 받을 때 발생하는 비뚤림으로서, 이에는 출판 비뚤
림(publication bias), 언어 비뚤림(language bias), 위치 비뚤림(Lo-
cation bias), 시간지연 비뚤림(time lag bias) 등이 있다. 이중 가장 대
표적인 것은 출판 비뚤림(publication bias)으로, 이는 통계적으로 
유의한 차이를 보이는 연구가 통계적으로 차이가 없는 연구보다 출
판될 가능성이 높게 되며, 따라서 메타분석을 위한 문헌 검색 시에
도 통계적으로 유의한 결과를 보인 연구가 더 많이 파악되어, 메타
분석결과가 왜곡되어 발생하는 비뚤림이다[18]. 비뚤림은 연구결과
를 과대추정 혹은 과소 추정하게 만들며, 잘못된 연구결과를 야기
하게 되어, 잘못된 해석이나 해석에 있어 어려움을 일으키게 된다.
보고비뚤림의 존재나 정도를 추정하는 방법에는 그래프를 이용

한 방법과 통계적 검정방법이 있다.
그래프를 이용하는 방법 중 가장 대표적인 방법은 깔때기 그림

(Funnel plot)을 이용하는 것이다. 깔때기 그림은 Y축에 연구의 표
본크기를, X축에 효과크기를 위치시킨 후, 각 연구들을 점으로 표
현하는 산포도로, 위쪽이 좁으며 아래쪽은 넓은 깔때기를 엎어놓
은 모양을 가지게 된다. 

보통 Y축은 로 표시하며, 연구에서 표본수가 증가하게 되
면, 표준오차는 감소하게 될 것이며, 은 증가하게 될 것이다. 
그러므로 Y축의 상단은 표본수가 큰 연구, 다시 말해 대규모의 연
구가 위치하게 된다. X축은 효과크기가 되며, 오른쪽으로 갈수록 
효과크기가 증가하게 되고, 왼쪽으로 갈수록 효과크기가 감소하게 
된다. 깔때기 그림을 시각적으로 판단하여 대칭 여부에 따라 보고
비뚤림 여부를 판단하게 되는데, 만일 엎어진 깔때기의 좌측 하단
이 비어있게 된다면, 소규모 연구로 효과크기가 적은 연구가 출판
되지 않았음을 의미하며, 우측 하단이 비어있게 된다면, 소규모 연
구로 효과크기가 큰 연구가 출판되지 않았음을 의미한다. 이는 보
고비뚤림을 시사하는 소견이다. Contour-enhanced funnel plot은 
깔때기 그림에 통계적 유의성을 나타내는 선을 추가하여 제시하여 

주는 방법이다[19].
통계적 검정을 이용하는 방법으로는 Begg and Mazumbar’s rank 

correlation test [20], Egger’s test [21] 등이 있다. 
Egger’s test의 검정은 중재 효과 값의 역수에 가중치가 부여된, 

표준오차에 대한 중재효과 추정치의 선형 회귀검정으로 Y 절편이 
0과 유의하게 다른지 평가한다.  
만일 보고비뚤림이 있을 경우, 비뚤림이 중재효과에 미치는 영

향을 확인하여, 보정을 하여 중재효과에 변화가 있는지 확인할 수 
있다. 이중 가장 대표적인 방법은 절삭과 채움 방법(Trim and fill 
method)이다[22]. 절삭과 채움 방법의 순서는 먼저 결측되거나 보
고되지 않았을 것으로 생각되는 연구들의 수를 추정한 다음, 이 연
구들을 절삭(trimming)한다. 다음으로, 대칭인 연구들을 대상으
로 메타분석을 실시하여 중재효과에 대한 추정치를 계산한다. 비 
대칭성이 남아있지 않을 때까지 이 과정을 반복한다. 그리하여 요
약통계량을 계산한다.

메타분석 관련 프로그램

메타분석을 수행하기 위한 프로그램들은 많이 있다. 그 중에서 
무료로 제공되면서 메타분석 전문프로그램인 RevMan (http://
www.cc-ims.net/RevMan), MIX (http://www.meta-analysis-
made-easy.com/download/)과 R (http://cran.r-project.org/bin/
windows/base/) 등이 있으며, 유료이면서 메타분석 전문프로그램
인 Comprehensive Meta-Analysis Software (Version5.0, http://
www.meta-analysis.com), 그리고 상용 통계분석전문 소프트웨어
이면서 고급화된 메타분석 수행이 가능한 STATA (http://www.
stata.com), SAS 등을 들 수 있다. 

결  론

메타분석은 비슷한 질문에 연구들에서 근거를 합성하는 체계적
이며, 양적인 방법을 제공한다. 메타분석은 독립적인 연구들을 종
합하여 일반화시킬 수 있으며, 일부 연구결과에만 치우치지 않는 
종합된 결과를 제시할 수 있으며, 또한 신뢰할만한 효과 추정치를 
얻을 수 있으며, 상이한 연구결과가 있을 때, 그 원인 규명이 가능하
다는 장점이 있다. 현재 메타분석으로 시행된 연구들이 증가하고 
있으며, 이 영역에서 급속히 발전이 이루어지고 있다. 그렇기 때문
에, 연구자들은 메타분석의 장점과 단점, 그리고 메타분석에서 시
행되고 있는 방법론, 특히 통계적 방법에서의 이슈에 대한 이해도
를 높이고, 친숙해져야만 할 것이다. 메타분석에서 제시하는 결과
를 무비판적으로 받아들이거나, 임상에 적용해서는 안될 것이며, 
메타분석에 대한 지식 및 경험, 임상적 근거 등을 통합하며, 비판적
으로 수용할 수 있는 역량을 키워나가야 하겠다.
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